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1.1 Bedeutung der Fettquantifizierung/klinischer Hintergrund 
 
Aufgrund der weiterhin steigenden Adipositas-Prävalenz (definiert als ein Body-Mass-Index 
(BMI) über 30 kg/m2) steigt auch die Prävalenz möglicher Folgeerkrankungen wie 
beispielsweise Diabetes mellitus Typ 2, Gestationsdiabetes und kardiovaskuläre Erkrankungen 
[1, 2]. Die volkswirtschaftlichen und gesellschaftlichen Folgen von Adipositas und ihren 
Folgeerkrankungen sind enorm und werden auch in Zukunft das Gesundheitssystem stark 
beeinflussen [1].  
 
Eine Reihe unterschiedlicher Studien hat gezeigt, dass nicht nur die absolute Menge an 
Fettgewebe, sondern auch die Verteilung im Körper für viele Krankheiten relevant ist. Je nach 
Gewebe kann dies noch weiter differenziert werden, z.B. in intermuskuläres, intra- und 
extramyozelluläres Fett in Muskeln. Während Fettkompartimente wie subkutanes oder 
viszerales Fett meist als Volumen, Gewicht oder prozentualer Anteil am 
Gesamtkörpervolumen/-gewicht angegeben werden, wird ektopes Fett (d.h. Triglyzeride, die 
sich in nicht-adipösem Gewebe ablagern, in dem normalerweise keine oder nur geringe Mengen 
an Fett vorkommen [3]) meist als Prozentsatz des untersuchten Gewebes dargestellt [1]. 
Besonders die Menge an intraabdominellem, intermuskulärem und hepatischem Fett zeigt eine 
starke Korrelation mit Diabetes mellitus Typ 2, auch nach Adjustierung für den BMI [4-8]. 
Sowohl das intrahepatische Fett als auch das intramyozelluläre Fett korreliert mit der 
Insulinresistenz [9-17]. Die Rolle des pankreatischen Fetts ist weniger klar, manche Studien 
fanden eine Korrelation zwischen Insulinresistenz und Fettanteil [18-20], andere nicht [21].   
 
Vor diesem Hintergrund ist die Weiterentwicklung und Optimierung adäquater Methoden der 
Fettquantifizierung, die nicht nur den prozentualen Anteil am Gesamtgewicht oder -volumen, 
sondern auch die Verteilung im Körper sowie den prozentualen Anteil in bestimmten Geweben 






1.2.1 Anthropometrische Methoden 
 
Zu den anthropometrischen Methoden gehören u.a. der BMI, die Messung der Hautfaltendicke 
mittels Caliper, das Taille-Hüft-Verhältnis und die Bioelektrische Impedanzanalyse [22]. Diese 
Methoden haben den Vorteil, dass sie schnell und einfach durchführbar sind und wenig Kosten 
verursachen. Sie bieten jedoch gegenüber den bildgebenden Methoden weniger 
Informationsgehalt über die Fettverteilung im Körper. 
 
1.2.2 Fettquantifizierung im CT 
 
Heymsfield et al. waren eine der ersten, die die Computertomographie (CT) zur Quantifizierung 
von Fettgewebe und Muskeln auf einer Schicht des Arms nutzten [23]. Ein paar Jahre später 
untersuchten Borkan et al. die Fettverteilung im Abdomen auf jeweils sieben Schichten bei acht 
Patienten und fanden heraus, dass die Schicht auf Höhe des Umbilicus der beste Indikator für 
die Fettverteilung im ganzen Abdomen ist [24]. DeNino et al. untersuchten den Zusammenhang 
zwischen Alter, Fettverteilung auf Höhe des 4. und 5. Lendenwirbelkörpers und 
Insulinsensitivität mittels CT [9]. Auch wenn diese und viele weitere Autoren über gute 
Ergebnisse mit CT-gestützter Fettquantifizierung berichtet haben, hat diese Methode eine Reihe 
von Nachteilen: Neben der Strahlenbelastung berichten manche Autoren auch über eine geringe 
Sensitivität bei der Quantifizierung kleiner Fettmengen sowie Geräte- und 
Herstellerabhängigkeit der gemessenen Werte [25-27].  
 
1.2.3 Fettquantifizierung im MRT 
 
Die fehlende Strahlenbelastung, der gute Weichteilkontrast und die hohe Reproduzierbarkeit 
machen die Magnetresonanztomographie (MRT), im Gegensatz zur CT, besonders geeignet für 
die Fettquantifizierung zu Studienzwecken, besonders für Untersuchungen bei Kindern und für 
longitudinale Studien, z.B. für den Verlauf der Fettumverteilung bei Lipodystrophie [28]. 
 
Der gute Weichteilkontrast der MRT beruht darauf, dass Protonen, je nachdem an welches 
Molekül und an welchen Molekülort sie gebunden sind, sowohl gering unterschiedliche 
Resonanzfrequenzen als auch unterschiedliche T1 (longitudinale)- und T2 (transversale)-
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Relaxationszeiten haben [29, 30]. So haben Protonen in Wasser eine andere Resonanzfrequenz 
als Protonen in Triglyzeriden [31]. Diese gewebespezifischen Eigenschaften können zur 
Identifizierung und zur Quantifizierung von Fett genutzt werden. Relaxations-basierte 
Methoden nutzen die vergleichsweise kurze T1-Relaxationszeit von Fett (subkutanes Fett bei 
3.0 T ca. 380 ms, abdominelle Organe bei 3.0 T ca. 750-1600 ms [32]), welches dadurch mit 
hoher Signalintensität zur Darstellung kommt [7]. Chemical-shift-basierte Methoden, wie 
Protonen-MagnetResonanzSpektroskopie (1H-MRS) und die initial zur Fettunterdrückung 
entwickelten Dixon-Sequenzen, können zur Fettquantifizierung genutzt werden, da sich die 
Resonanzfrequenzen von Protonen in Wasser und Protonen in Lipiden um etwa 3.3 ppm bzw. 
etwa 420 Hz bei 3.0 T unterscheiden [1, 30, 33-37].  
 
Die MRT wird seit den 1980er Jahren zur Fettquantifizierung angewandt. Eine der ersten 
Studien wurde von Foster et al. publiziert, welche die Differenzierbarkeit verschiedener 
Gewebetypen (u.a. Fett und Muskeln) durch unterschiedliche MR-Sequenzen untersuchten 
[38]. Eine der ersten Studien, die intraabdominelles Fett mittels MRT untersucht hat, wurde 
1989 von Staten et al. publiziert [26]. Kurz darauf bestimmten Lancaster et al. subkutanes und 
intraabdominelles Fett mit einer T1-gewichteten (T1w)-Sequenz bei 34 Patienten auf jeweils 
einer abdominellen Schicht (auf Höhe des 4. Lendenwirbelkörpers) [39]. Die T1w-Sequenz 
wurde sowohl in Tierexperimenten gegen Autopsie [40] und CT [41, 42] als Referenzstandard, 
als auch in post-mortem Autopsiestudien beim Menschen [43] vielfach validiert und gilt als 
Goldstandard [1]. Seit Beginn der 1990er Jahre wurde mittels T1w-Sequenzen der 
Zusammenhang zwischen verschiedenen Fettkompartimenten und der Insulinsensitivität [44], 
Lifestyle-Interventionen [45] und anthropometrischen Parametern [46] untersucht. Wie auch 
bei der CT-gestützten Fettquantifizierung, haben sich einige Studien mit der Frage beschäftigt, 
ob die Quantifizierung auf einer einzigen abdominellen Schicht ausreicht, um eine Aussage 
über die Fettverteilung im ganzen Abdomen treffen zu können. Die meisten fanden eine gute 
Korrelation zwischen einer Schicht (meist auf Höhe des Umbilicus oder der 
Lendenwirbelkörper 3/4/5) und allen Schichten [47-49].  
 
Eine weitere, neuere Methode ist die chemical-shift-basierte modifizierte Dixon (mDixon)-
Sequenz. Diese zeichnet sich, im Vergleich zu älteren Dixon-Sequenzen, durch eine relative 
Robustheit gegenüber Magnetfeldinhomogenitäten aus. Durch den guten Fett/Wasser-Kontrast 
hat sie sich gegenüber der Relaxations-basierten T1w-Sequenz als überlegen gezeigt [31, 34, 
50, 51]. Darüber hinaus haben mDixon-Sequenzen und 1H-MRS weitere klinische 
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Anwendungen, z.B. zur Unterscheidung zwischen Nebennierenadenomen und 
Nebennierenmetastasen [30]. Ebenso werden sie als Alternative zur invasiven Biopsie bei 
Verdacht auf nicht-alkoholische Fettlebererkrankung diskutiert [52-55]. Ein weiteres 
Anwendungsgebiet ist die Beurteilung des Krankheitsstadiums bei Muskeldystrophie 
Duchenne durch Messung des Fettgehalts verschiedener Muskeln [56, 57]. Die Dixon-Technik 
wird im folgenden Abschnitt detailliert dargestellt.  
 
1.2.4 Die (m)Dixon-Sequenz 
	
Dixon veröffentlichte seine auf der Subtraktion zweier Bilder (in-phase und opposed-phase) 
beruhende Methode bereits 1984 [35]. Diese ursprüngliche Dixon-Sequenz weist jedoch einige 
Nachteile auf: Hohe Sensitivität für Magnetfeldinhomogenitäten [58], eine relativ lange 
Akquisitionszeit und dadurch auch eine vermehrte Anfälligkeit für Bewegungsartefakte [59] 
sowie Probleme an den Grenzflächen zwischen Gewebe und Flüssigkeit (z.B. im Magen-Darm-
Trakt) [37]. Fortschritte in der MRT-Technik haben seitdem eine ganze Reihe sogenannter 
„modifizierter Dixon-Sequenzen“ hervorgebracht, die nun Bestandteil der Produktpalette 
großer Hersteller sind [59, 60], so dass kürzlich erste Studien veröffentlicht wurden, die die 
mDixon-Sequenz zur Untersuchung der Fettverteilung im Körper nutzen [61-64].  
 
Die (m)Dixon-Sequenz beruht auf den gering unterschiedlichen Resonanzfrequenzen von 
Wasserstoffprotonen in Fett und Wasser aufgrund der unterschiedlichen Abschirmung der 
Wasserstoffprotonen in unterschiedlichen chemischen Verbindungen. Dieser Prozess wir auch 
als chemische Verschiebung oder chemical-shift bezeichnet. In der (m)Dixon-Sequenz wird 
das Signal in seinen Fett- und Wasseranteil aufgespalten, indem Bilder zu zwei oder mehr 
unterschiedlichen Echozeiten (TEs) akquiriert werden [58]. Für die vorliegende Arbeit wurde 
eine „dual-echo“-Methode benutzt, also eine Sequenz mit Bildern zu zwei verschiedenen 
Echozeiten. Ein Bild zu einer Echozeit, bei der die Magnetisierungsvektoren von Wasser und 
Fett in entgegengesetzte Richtungen zeigen, d.h. zu der Wasser und Fett außer Phase sind 
(=“opposed-phase“, OPP) und ein Bild zu einer Echozeit, zu der Wasser und Fett in Phase sind 
(=“in-phase“, INP). Bei einer Magnetfeldstärke von 3.0 T beträgt die Frequenzdifferenz 
zwischen Wasser und Fett 420 Hz [58]. Die dual-echo-Methode (auch „2-Punktmethode“ 
genannt) hat gegenüber Methoden mit mehreren Echos die Vorteile der einfacheren 
Rekonstruktion, des höheren Signal zu Rausch Verhältnisses (Signal-to-Noise-Ratio, SNR) und 
des geringeren Einflusses des T2*-Abfalls (die transversale Magnetisierung zerfällt bei 
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Gradientenecho-Sequenzen, aufgrund von statischen Magnetfeldinhomogenitäten mit T2*<T2) 
[58, 65, 66].   
 
Das opposed-phase-Bild stellt die Differenz zwischen Wasser- (W) und Fettsignal (F) dar, d.h.  
 
(1) 𝑂𝑃𝑃 = 𝑊 − 𝐹	.	
 
Das in-phase-Bild stellt die Summe des W- und F-Signals dar, d.h.  
 
(2) 𝐼𝑁𝑃 = 𝑊 + 𝐹	.	
 
Davon ausgehend, dass Wasser und Fett die dominanten Bestandteile des untersuchten 
Volumens sind, lässt sich die „Signal Fat Fraction“ (SFF) wie folgt berechnen: 
 




Unter der Annahme, dass die Signalintensität von Wasser höher ist als die von Fett, ergibt sich 
nach Umformung von (1) und (2) und Einsetzen in (3), folgende Formel für die SFF: 
 




Wenn (4) für jedes Pixel einzeln angewandt wird, lässt sich eine „Fat Fraction Map“ erstellen, 
mit der der Fettgehalt einer gegebenen Region (Region Of Interest, ROI) berechnet werden 
kann.  
 
Für die Ganzkörperfettquantifizierung mittels (m)Dixon werden sogenante „fat only“-Bilder 
benutzt, die einen deutlichen Kontrast zwischen „Fett“ und „nicht Fett“ aufweisen. Diese lassen 
sich durch folgende Formel, die durch das Umformen und Einsetzen von (1) in (2) hergeleitet 
werden kann, rekonstruieren:  
 





1.3 Fettquantifizierung in Leber, Pankreas und Muskeln 
 
Die bisher diskutierten Methoden zur Fettquantifizierung sind für ektopes Fett nicht anwendbar, 
da für jedes Voxel/jeden Punkt nur zwischen „Fett“ und „kein Fett“ entschieden werden kann, 
aber keine Fettanteile bestimmt werden können [37].  
 
Der klinische Goldstandard für die Fettquantifizierung ist die Biopsie, das gilt sowohl für Leber 
[31, 58, 67-69] und Muskeln [70] als auch für das retroperitoneal liegende und somit schwerer 
zu erreichende Pankreas [71]. Neben den  Risiken einer Biopsie wie Blutungen und Infektionen 
[72], haben Biopsien darüber hinaus auch noch den Nachteil, dass sie naturgemäß nur einen 
sehr kleinen Teil des Organs/Gewebes abdecken und aufgrund ihrer Invasivität nicht für große 
oder longitudinale Studien geeignet sind [31, 58, 73].  Zudem gibt es keinen erwiesenen 
klinischen Nutzen einer Pankreasbiopsie zur Fettbestimmung, so dass eine invasive Methode 
zur Fettbestimmung als obsolet angesehen werden kann. Ultraschalluntersuchungen bieten nur 
qualitative, aber keine quantitativen Aussagen über Fettanteile [74-76], sind geräteabhängig, 
untersucherabhängig und haben eine eingeschränkte Reproduzierbarkeit [27, 77]. Darüber 
hinaus ist der Schwellenwert, ab dem Fett erkannt werden kann, höher als in der MRT [50]. 
Eine CT-gestützte Fettquantifizierung ist wie bei der Ganzkörperfettquantifizierung möglich, 
hat aber die oben genannten Nachteile wie ionisierende Strahlung und Geräte- und Hersteller-
abhängige Messwerte [25-27]. Darüber hinaus gibt es, zumindest für die Leber, Evidenz, dass 




Longo et al. beschrieben als erste die Möglichkeit, hepatisches Fett mittels 1H-MRS zu 
quantifizieren und verglichen die Ergebnisse mit der CT [78] und Biopsien [78, 79]. Wie auch 
in vielen folgenden Studien [31, 73, 80] zeigte sich eine sehr gute Korrelation. Seitdem wurde 
die 1H-MRS in zahlreichen Studien zur hepatischen Fettquantifizierung genutzt [45, 81-88] und 
hat sich zum MR-Goldstandard entwickelt, gegen den neuere MR-Methoden getestet werden 
[7, 58, 75, 89, 90]. Eine dieser neuen MR-Methoden basiert auf der unter 1.2.4 beschriebenen 
mDixon, mit der die „fat fraction“ der Leber bestimmt werden kann. Dank schnellerer 
Gradientenschaltungen konnten die TE und Repetitionszeit (TR) und somit die Scanzeit so 
verkürzt werden, dass die gesamte Leber mit nur einem Atemkommando untersucht werden 
kann [91]. Fishbein et al. untersuchten den Fettgehalt von Phantomen mit bekanntem Fettanteil 
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mittels mDixon-Sequenz und fanden eine hohe Korrelation zwischen den gemessenen und den 
tatsächlichen Fettanteilen [91]. mDixon-Sequenzen wurden in vielen weiteren Studien gegen 
die 1H-MRS oder Biopsien validiert [53, 54, 65, 72, 77, 92-95]. Im Gegensatz zur Single-Voxel 
Spektroskopie haben mDixon-Sequenzen zwei wesentliche Vorteile: 1. Da die gesamte Leber 
abgedeckt wird, ist die Gefahr des Stichprobenfehlers geringer, besonders wenn die 
Fettverteilung in der Leber inhomogen ist [58], und 2. da die ROI nicht schon bei der 
Akquisition festgelegt werden muss, ist die Methode weitgehend untersucherunabhängig [37].   
 
Pankreas 
Lingvay et al. validierten die 1H-MRS mit biochemischem Assay als Referenzstandard in 12 
normalgewichtigen und 12 übergewichtigen Ratten. Des Weiteren untersuchten sie den 
Fettanteil des Pankreas bei 79 Probanden, von denen 33 ein weiteres Mal untersucht wurden, 
um die Reproduzierbarkeit zu bestimmen. Lingvay et al. fanden sowohl eine gute Korrelation 
mit dem Referenzstandard als auch eine gute Reproduzierbarkeit [71]. Während die 1H-MRS 
von manchen Autoren als MRT-Goldstandard angesehen wird [96, 97], beschreiben andere eine 
Reihe von Problemen. Da das Pankreas relativ klein und unterschiedlich geformt ist [21], wird 
das Voxel der Spektroskopie leicht durch das umgebende peripankreatische Fett kontaminiert 
[28, 89]. Darüber hinaus haben manche Studien eine inhomogene Fettverteilung im Pankreas 
festgestellt [21, 98, 99], was zu Stichprobenfehlern führen kann [100]. Eine alternative Sequenz 
ist auch hier die mDixon Technik. Livingstone et al. untersuchten den Fettgehalt von Pankreas 
und Leber mittels 1H-MRS und mDixon-Sequenz und stellten eine gute Korrelation der 
gemessenen Werte fest [97]. In den letzten Jahren wurden weitere Studien veröffentlicht, die 
den Fettanteil des Pankreas mittels mDixon bestimmt haben [21, 50, 101].  
 
Muskeln 
Die 1H-MRS wird als Goldstandard unter den MRT-basierten Methoden zur Fettquantifizierung 
angesehen [102]. Schick et al. beschrieben als erste zwei unterschiedliche Signale im Spektrum 
von Muskelgewebe, von denen nur ein Signal aus dem Fettgewebe bekannt war. Sie erkannten, 
dass ein Signal dem intramyozellulären (IMCL) und das andere dem extramyozellulären 
(EMCL) Fett entspricht [103]. Ein paar Jahre später bestätigten Szczepaniak et al. diese 
Vermutung, indem sie vier Patienten mit Lipodystrophie, eine Erkrankung, die mit dem Fehlen 
von EMCL einhergeht, untersuchten. Sie fanden kein Signal bei der Resonanzfrequenz von 
EMCL (1.6 ppm) und ein stark erhöhtes bei der Resonanzfrequenz von IMCL (1.4 ppm) [80]. 
Darüber hinaus verglichen sie die gemessenen Werte mit Biopsien und entdeckten eine gute 
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Korrelation [80]. Boesch et al. [104] erklären diesen Unterschied in der Resonanzfrequenz 
damit, dass IMCL in kugelförmigen Fettvakuolen liegt und somit unabhängig von der 
Ausrichtung der Muskelfasern relativ zum Magnetfeld ist. EMCL hingegen liegt in Fettsepten 
um die Muskelfasern herum. Je nach Ausrichtung der Muskelfasern wirkt das Magnetfeld 
unterschiedlich auf EMCL. Dieses Phänomen wird als „bulk magnetic susceptibility“ 
beschrieben [105]. Diese Erklärung wurde von weiteren Autoren bestätigt [106, 107].  
 
1.4 Ziel dieser Arbeit   
 
Ziel der vorliegenden Arbeit ist es, die Ganzkörperfettquantifizierung und die Quantifizierung 
des Fettgehalts von Leber, Pankreas und Muskulatur mittels chemical-shift-basierter mDixon-
Sequenz zu untersuchen. Bisher wurden hierfür die T1w-Sequenz und 1H-MRS verwendet [37]. 
Langfristig soll die Arbeit zur schnelleren und genaueren Fettquantifizierung und somit zur 
Identifikation von Risikopersonen für einen Diabetes mellitus Typ 2 beitragen.  
 
Um dies zu erreichen, wurde zuerst eine Vergleichsstudie mit zehn gesunden Probanden 
durchgeführt, die mit jeweils zwei T1w- und mDixon-Sequenzen untersucht wurden. Diese 
Vergleichsstudie verfolgte zwei Ziele: 1. Die Äquivalenz der gemessenen Fettvolumina mittels 
T1w- und mDixon-Sequenzen zu untersuchen und 2. die Intrascanner-Reproduzierbarkeit zu 
gewährleisten. Im Anschluss daran wurden an einem Probandenkollektiv aus Frauen mit 
Zustand nach Gestationsdiabetes und einer gesunden weiblichen Kontrollgruppe eine 
Ganzkörperfettquantifizierung mittels mDixon-Sequenz vorgenommen.   
 
Analog hierzu wurde in einer Phantomstudie der Fettgehalt von vier Fettphantomen (0- 30%) 
mittels 1H-MRS und mDixon-Sequenzen untersucht. Die Phantomstudie verfolgte ebenfalls 
zwei Ziele: 1. Die Äquivalenz der mittels mDixon und 1H-MRS gemessenen mit den bekannten 
Fettkonzentrationen zu untersuchen und 2. die Intrascanner-Reproduzierbarkeit der mDixon zu 
gewährleisten. Darüber hinaus wurden im oben beschriebenen Probandenkollektiv der 




2 Material & Methoden  
	
2.1 MRT Geräte und Spulen 
 
Alle Untersuchungen wurden mit 3.0T Magnetresonanztomographen von Philips (Modelle 
Ingenia oder Achieva, Philips Healthcare, Best, Niederlande) durchgeführt. Für die 
Ganzkörperfettquantifizierungen wurde eine anteriore Körperspule verwendet, bei 
Untersuchungen mit dem Philips Ingenia zusätzlich die in die Auflage integrierte posteriore 
Spule. Für die 1H-MRS und mDixon-Sequenzen für Leber-, Pankreas- und 
Muskelfettquantifizierung wurden eine Oberbauchspule sowie eine Mehrzweckspule (Flex, 






Die Vergleichsstudie verfolgte zwei Ziele: 1. Die Äquivalenz der gemessenen Fettvolumina 
mittels T1w- und mDixon-Sequenzen zu untersuchen und 2. die Intrascanner-




Für die Vergleichsstudie wurden 10 gesunde, freiwillige Probanden untersucht. Unter ihnen 
waren vier Männer und sechs Frauen.  
 
Alle Probanden wurden vor der MRT Untersuchung detailliert aufgeklärt und haben ihr 
Einverständnis schriftlich bestätigt. Folgende Daten wurden erfasst: Alter, Gewicht, Größe, 
Geschlecht und Vorerkrankungen. 
 
Es galten die allgemeinen Ausschlusskriterien für eine MRT-Untersuchung: 
 
• Nicht MRT taugliche, nicht entfernbare Implantate 
• Granatsplitter und andere potentiell bewegliche magnetische Fremdkörper (im Knochen 
befindliche Metalle, wie Knie- oder Hüft-Totalendoprothesen sowie 








Bei allen Probanden wurden sowohl eine T1w-Turbo-Spin-Echo (TSE)-Sequenz (TE 7,6 ms, 
TR 672 ms, Flipwinkel 90°, Schichtdicke 1 cm, Gap 1 cm, 208 x 197 Matrix, Field of View 
520 x 400 x 190) als auch eine modifizierte 2-Punkt Dixon-Sequenz (TE first 1,45 ms/ second 
0,7 ms, TR 4,0 ms, Flipwinkel 10°, Schichtdicke 1 cm, kein Gap, 208 x 161 Matrix, Field of 
View 520 x 400 x 190) akquiriert. Bei beiden Sequenzen wurden die Probanden zuerst in 
Bauchlage mit nach vorne ausgestreckten Armen positioniert, um den Bereich von den 
Radiokarpalgelenken bis zum Umbilicus abzudecken. Im Anschluss wurde der Bereich 
zwischen Umbilicus und den oberen Sprunggelenken in Rückenlage mit anliegenden Armen 
untersucht. Um die Intrascanner-Reproduzierbarkeit zu testen, wurden beide Sequenzen nach 
Verlassen des Untersuchungsraums, einer kurzen Pause und neuer Positionierung auf dem 
Untersuchungstisch ein zweites Mal durchgeführt. Abbildung 1 zeigt typische Ganzkörper-
MRTs in T1w-Sequenz (links) und mDixon-Sequenz (rechts) desselben Probanden. 
 





Nach der Akquisition wurden die Bilder auf eine Nebenkonsole transferiert. Dort wurden die 
„fat-only“ Bilder selektiert und als separater Datensatz gespeichert, welcher auf eine externe 
Festplatte transferiert wurde. Dieser Datensatz wurde dann mittels einer Software zur 
Segmentierung (SliceOmatic Version 4.3, TomoVision, Magog, Kanada) ausgewertet, die in 
mehreren Studien evaluiert wurde und sich sowohl durch eine hohe Übereinstimmung mit 
anderen Softwarepaketen als auch durch eine hohe Intra- und Inter-Auswerter 
Reproduzierbarkeit auszeichnet [108, 109]. Die Ganzkörper-MRT-Untersuchungen wurden in 
sieben anatomische Regionen unterteilt (obere Extremität links, obere Extremität rechts, 
Kopf/Hals, Thorax, Abdomen, untere Extremität links, untere Extremität rechts). Die 
Trennschicht zwischen „obere Extremität“, „Kopf/Hals“ und „Thorax“ wurde definiert als die 
Schicht, auf der die Claviculae abgebildet sind. Auf dieser Schicht wurden die linke und rechte 
obere Extremität durch medialseitige Tangenten am Humeruskopf getrennt. Die Trennschicht 
zwischen „Thorax“ und „Abdomen“ wurde über das erstmalige Auftreten intraabdominellen 
Fetts definiert. Die erste Schicht (von cranial gesehen), auf der die Femurköpfe abgebildet 
waren, stellte die Trennschicht zwischen „Abdomen“ und „untere Extremität“ dar. Die 
Mammae wurden, analog zur Auswertung der Probanden aus der PPS-Diabetes-Studie, nicht 
zum subkutanen Fettgewebe gezählt, sondern separat aufgeführt. Als intraabdominelles 
(viszerales) Fett wurde das zwischen der Bauch-/Rückenmuskulatur liegende Fett zwischen 
Zwerchfell und Beckenboden ausgewertet. Fett in den Nierenlagern und im Knochenmark 
wurde nicht hinzugezählt. Darüber hinaus wurde das subkutane Fett zwischen den 
Humerusköpfen auf der Höhe der Trennschicht zwischen „Kopf/Hals“, „obere Extremität“ und 
„Thorax“ sowie das subkutane und intraabdominelle Fett auf Höhe des Umbilicus separat 
berechnet. Subkutanes, viszerales Gesamtkörperfett und fettfreies Volumen wurden mit Hilfe 
der „Region Growing“ und „Morpho“ Funktionen des Softwaretools SliceOmatic manuell 
ermittelt. Die Schwellenwerte für die Funktion „Region Growing“ mussten für jeden Probanden 
und jede Untersuchung neu festgelegt werden. Fett in Muskeln und Knochenmark wurde 
ebenso wie hyperintenses, als Fett segmentiertes Material z.B. im Magen-Darm-Trakt 
nachträglich manuell entfernt. Die Daten wurden im Format „sony raw image“ (.srf) in Excel 
(Microsoft Excel für Mac 2011, Version 14.1.0) importiert, in Kubikdezimeter (=Liter) 
konvertiert und auf zwei Dezimalstellen gerundet. Die T1w-Sequenz wurde mit einem 1cm 
Gap zwischen den ebenfalls 1cm dicken Schichten gefahren, während die mDixon-Sequenz bei 
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gleicher Schichtdicke ohne Gap gefahren wurde. Für die Berechnung des Gesamtvolumens 
wurden die Werte der T1w-Sequenz dementsprechend mit zwei multipliziert. 
 
Des Weiteren wurden bei 9 von 10 Probanden die gesamte Scanzeit (inklusive Umlagerung der 
Probanden) für beide Sequenzen gemessen und die Bildqualität sowie der Bildkontrast bei allen 
Probanden mithilfe einer visuellen Analogskala von 1-5 (1 = schlechte Bildqualität, 5 = 
hervorragende Bildqualität) bewertet. 
 
2.2.1.4 Statistische Datenanalyse  
 
Um die Vergleichbarkeit der T1w- und mDixon-Sequenzen zu testen, wurden die Pearsons 
Korrelationskoeffizienten für alle (Fett-)Kompartimente und einzelnen Volumina berechnet 
sowie ein Äquivalenztest mit einem „Two One-Sided Tests“ (TOST) Ansatz durchgeführt. Die 
Normalverteilung der Werte wurde bei allen Werten visuell mittels Histogramm-Analyse 
ermittelt. Da bei statistischer Hypothesentestung die alternative Hypothese das beschreibt, was 
das Experiment zeigen soll, ist die alternative Hypothese hier, dass die Methoden äquivalent 
sind und die Nullhypothese, dass beide Methoden nicht äquivalent sind [110, 111]. Die 
Methode beruht darauf, dass ein Äquivalenzintervall, in dem die Ergebnisse als klinisch 
äquivalent angesehen werden, vor Durchführung der Studie festgelegt wird. Im Anschluss wird 
ein Konfidenzintervall (Confidence Interval, CI) der entsprechenden Größe berechnet. Wenn 
das gesamte Äquivalenzintervall innerhalb des CI liegt, wird die Nullhypothese abgelehnt und 
die beiden Methoden werden als äquivalent angesehen. Um p-Werte angeben zu können, 
werden zwei einseitige t-Tests durchgeführt und der größere der beiden p-Werte als p-Wert für 
den Äquivalenztest angegeben [111]. Dieser Ansatz wurde bei allen Äquivalenztests dieser 
Arbeit genutzt. Die Äquivalenz der beiden Methoden wurde bei weniger als 7,5% Abweichung 
angenommen. Die Intrascanner-Reproduzierbarkeit wurde ebenfalls mittels eines 
Äquivalenztests untersucht, die Äquivalenz der beiden Durchgänge wurde bei einer 
Abweichung von bis zu 5% angenommen. Statistische Signifikanz wurde angenommen, wenn 
die Nullhypothese bei p < 0,05 verworfen werden konnte. Hier bedeutet ein signifikanter p-
Wert unter 0,05 also, dass die Äquivalenz der Daten angenommen wird.  
 
Der Unterschied zwischen der Bildqualität der T1w- und der mDixon-Sequenzen wurde durch 
einen Wilcoxon-Test untersucht. Hierbei wurden sowohl die allgemeine Bildqualität als auch 
die der sieben anatomischen Regionen einzeln betrachtet. Bei der Region „Abdomen“ wurden 
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zudem subkutanes und viszerales Fett separat betrachtet. Des Weiteren wurden die 
Akquisitionszeiten von T1w- und mDixon-Sequenzen mittels Wilcoxon-Test verglichen.  
 
Die Äquivalenztests wurden mit Minitab (Version 17, Minitab Ltd., Conventry, 
Großbritannien) durchgeführt, alle anderen statistischen Analysen wurden hier, sowie bei allen 
anderen Auswertungen in dieser Arbeit, mit GraphPad Prism (Version 7, GraphPad Software 
Inc., CA, USA) durchgeführt. Die Daten werden angegeben als Mittelwert ± 
Standardabweichung bzw. als 25% Perzentile, Median und 75% Perzentile für die einzelnen 
anatomischen Regionen. Soweit nicht anders angegeben, wurde statistische Signifikanz 








Die Phantomstudie verfolgte zwei Ziele: 1. Die Äquivalenz der gemessenen Fettgehalte mittels 
1H-MRS und mDixon-Sequenz zu untersuchen und mit den bekannten Fettgehalten zu 




Vier Phantome mit unterschiedlichem Fettgehalt (0%, 1,5%, 3,5% und 30%) wurden aus 
Milchprodukten (Joghurt und Sahne) und Wasser hergestellt und in kleine Plastiktöpfe gefüllt. 
Diese wurden in eine größere Plastikkiste platziert und in Gelatine zur Reduktion von 




Abbildung 2: Versuchsaufbau der Phantomstudie mit Phantomen unterschiedlicher 







Die Fettphantome wurden mittig auf der Untersuchungsliege platziert und eine 1H-MRS 
(STEAM-Sequenz (STimulated Echo Acquisition Mode), TE 10 ms, TR 2000 ms, Flipwinkel 
90°, Number of Signals Averaged (NSA) 40, Bandwith (BW) 2000 Hz, Number of readout 
Points (NP) 1024, Voxel Größe 1,5 x 1,5 x 1,5 cm3) jedes einzelnen Phantoms sowie eine 
mDixon-Sequenz (TE first 1,5 ms/ second 2,7 ms, TR 4,1 ms, Flipwinkel 5°, Schichtdicke 5 
mm, 184 x 170 Matrix, Field of View 320 x 300 x 200) durchgeführt. Um die Intrascanner-





Die Spektren wurden im .SDAT Format exportiert und mit Hilfe des Software Tools jMRUI 
[112, 113] ausgewertet. Zuerst wurden die Spektren apodisiert (Gauß’sche Funktion) und der 
Wasser-Peak mit 4.7 ppm als Referenz gesetzt. Die relevanten Fett-Peaks finden sich 
konsekutiv bei 0.9 ppm (Methyl) und 1.3 ppm (Methylen). Die anschließende Quantifizierung 
von Fett- und Wasseranteil erfolgte mit Hilfe des AMARES-Algorithmus (Advanced MAgnetic 
RESonance) [114] (prior knowledge: relative phase = 0, overall phases: zero order phase fixed, 
begin time fixed). Der Fettanteil 𝐹 wurde wie folgt berechnet: 
 




wobei 𝐹?.@ und 𝐹A.B die Signalintensität des Fetts bei 0.9 ppm und 1.3 ppm darstellen und 𝑊C.D 
die Signalintensität des Wassers  bei 4.7 ppm.  
 
mDixon-Sequenz 
Die mDixon-Sequenzen wurden mit dem Low Fat Fraction-Algorithmus der PRIDE Research 
Funktion der MRT Steuerungskonsole des Philips Ingenia MRTs (Philips Healthcare, Best, 
Niederlande) ausgewertet. Diese Funktion erlaubt die Erstellung so genannter Fat Fraction 
Maps. Jeweils drei ROIs wurden über dem jeweiligen Fettphantom markiert und der Mittelwert 
der angegebenen Fettwerte berechnet.  
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2.3.1.4 Statistische Datenanalyse 
 
Um die Vergleichbarkeit der 1H-MRS und mDixon-Sequenzen zu testen, wurden die Pearsons 
Korrelationskoeffizienten zwischen allen Messungen und den bekannten Fettanteilen bestimmt. 
Die Intrascanner-Reproduzierbarkeit der mDixon-Sequenz wurde zusätzlich durch einen 
Äquivalenztest untersucht. Eine Abweichung von bis zu 5% wurde als äquivalent angesehen. 
Statistische Signifikanz wurde angenommen, wenn die Nullhypothese bei p < 0,05 verworfen 
werden konnte.  
 




Diese MRT-Studie wurde im Rahmen der PPS-Diab-Studie (Prädiktion, Prävention und 
Subklassifikation von Schwangerschafts- und Typ 2- Diabetes) der Klinischen 
Kooperationsgruppe Diabetes (Diabeteszentrum Medizinische Klinik Innenstadt, Ludwig-
Maximilians-Universität München, Helmholtz Zentrum München) vom Institut für Klinische 
Radiologie (Campus Innenstadt, Ludwig-Maximilians-Universität München) durchgeführt. 
Ziel der PPS-Diab Studie ist es, Risikofaktoren für das Auftreten eines Diabetes mellitus Typ 
2 nach einem Gestationsdiabetes zu identifizieren. Der Beitrag dieser Arbeit zur PPS-Diab 
Studie liegt in der Quantifizierung des Leber-, Pankreas- und Muskelfetts sowie der einzelnen 
Fettkompartimente wie das viszerale und subkutane Fett. 
 
Für die Ganzkörperfettquantifizierung wurden 107 freiwillige weibliche Probanden der PPS-
Diab Studie untersucht.  
 
Für die PPS-Diab Studie galten folgende Ein- und Ausschlusskriterien [115]: 
 
Einschlusskriterien: 
• Bei Z.n. Gestationsdiabetes (hier definiert als insulinpflichtige, auf die Schwangerschaft 
begrenzte Störung des Glukosestoffwechsels): Informationen über Art der Therapie 
während der Schwangerschaft müssen vorhanden sein 
• Kontrollgruppe: Informationen über den Blutzucker während der Indexschwangerschaft 





• Alter unter 18 Jahre 
• Bestehende Schwangerschaft 
• Chronische Allgemeinerkrankungen 
• Jede Dauermedikation außer L-Thyroxin und hormoneller Kontrazeption 
• Alkohol- oder Drogenabusus 
• „Volles“ Stillen (Einschluss erst, wenn zumindest zugefüttert wird) 
 
Neben den Ein- bzw. Ausschlusskriterien des PPS-Diab Kollektivs galten die allgemeinen 
Ausschlusskriterien für eine MRT-Untersuchung (siehe 2.2.1.1). 
 
Alle Probandinnen wurden vor der MRT Untersuchung detailliert aufgeklärt und haben ihr 
Einverständnis schriftlich bestätigt. Im Rahmen der radiologischen Studie wurden folgende 




Im Anschluss an die Ganzkörperfettquantifizierung wurden 1H-MRS und mDixon-Sequenzen 
der Leber, des Pankreas, des M. soleus und des M. tibialis anterior durchgeführt.  
 
1H-MRS – Leber 
Anhand axialer und koronarer T2w-HASTE (Half-Fourier Acquired Single-Shot Turbo Spin-
Echo) Planungs-Sequenzen (koronar: TE 60 ms, TR 1100 ms, Flipwinkel 90°, Schichtdicke 5 
mm, Gap 0,5 mm; axial: TE 80 ms, TR 1300 ms, Flipwinkel 90°, Schichtdicke 5 mm, Gap 0,5 
mm) wurde ein Voxel unter Meidung großer Blutgefäße in Segment VII der Leber nach 
Couinaud [116] platziert und eine 1H-MRS in Exspiration mit der STEAM-Sequenz akquiriert 
(TE 10 ms, TR 2000 ms, Flipwinkel 90°, NSA 40, BW 2000 Hz, NP 1024, Flipwinkel 90°, 
Voxelgröße 1,5 x 1,5 x 1,5 cm3). 
 
1H-MRS – Pankreas 
Anhand axialer und koronarer T2w-HASTE Planungs-Sequenzen (Parameter siehe 1H-MRS - 
Leber) wurde ein Voxel mittig in das Pankreas unter Meidung des umliegenden Fettgewebes 
platziert und eine 1H-MRS in Exspiration mit der STEAM-Sequenz (Parameter siehe 1H-MRS 
- Leber) akquiriert. 
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1H-MRS – Muskeln 
Die Voxel in dem M. soleus sowie im M. tibialis anterior wurden nach Möglichkeit so platziert, 
dass keine Muskelsepten tangiert wurden. Für beide Muskeln wurde jeweils eine 
wasserunterdrückte (PRESS CHESS (Point REesolved SpectroScopy CHEmical Shift 
Selective), TE 33 ms, TR 2000 ms, Flipwinkel 90°, NSA 96, BW 2000 Hz, NP 2048, 
Voxelgröße 1,5 x 1,5 x 1,5 cm3) und eine nicht-wasserunterdrückte (PRESS, TE 33 ms, TR 
2000 ms, Flipwinkel 90°, NSA 16, BW 2000 Hz, NP 2048, Voxelgröße 1,5 x 1,5 x 1,5 cm3) 
Sequenz akquiriert.  
 
mDixon-Sequenz 
Die mDixon-Sequenzen (TE first 1,5 ms/ second 2,7 ms, TR 4,1 ms, Flipwinkel 5°, 
Schichtdicke 5 mm, 184 x 170 Matrix, Field of View 320 x 300 x 200) wurden im Bereich des 





1H-MRS – Leber  
Die Auswertung der Daten erfolgte analog zu denen der Phantomstudie, siehe 2.3.1.3.  
 
1H-MRS – Pankreas  
Die Auswertung der Daten erfolgte analog zu denen der Phantomstudie, siehe 2.3.1.3.   
 
1H-MRS – Muskeln 
Zur Bestimmung des IMCL und EMCL der Muskeln wurden sowohl die wasserunterdrückten 
als auch die nicht-wasserunterdrückten Spektren mit dem AMARES-Algorithmus [114] des 
Software-Tools jMRUI [112, 113] ausgewertet. Aus dem nicht-wasserunterdrückten  Spektrum 
wurde der Wassergehalt und aus dem wasserunterdrückten Spektrum der Fettgehalt bestimmt 
[117]. Des Weiteren ist in der wasserunterdrückten Sequenz eine Differenzierung von IMCL 
und EMCL möglich.  
 
mDixon-Sequenz  
Die ROIs wurden mit Hilfe der Planungs-Sequenzen an den gleichen Stellen platziert wie die 
Voxel der 1H-MRS. Der Durchmesser der ROIs orientierte sich ebenfalls an der Größe der 
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Voxel der 1H-MRS. Die Auswertung der mDixon-Sequenzen erfolgte analog zur Auswertung 
der Phantomstudie, siehe 2.3.1.3.  
 
2.3.2.4 Statistische Datenanalyse 
 
Um die durch 1H-MRS und mDixon-Sequenzen von Leber, Pankreas und Muskeln gemessenen 
prozentualen Fettanteile zu vergleichen, wurden die Pearsons Korrelationskoeffizienten 
berechnet und Äquivalenztests durchgeführt. Die Daten werden angegeben als Mittelwert ± 
Standardabweichung. Eine Abweichung von bis zu 5% wurde als äquivalent angesehen. 
Statistische Signifikanz wurde angenommen, wenn die Nullhypothese bei p < 0,05 verworfen 








3.1.1 Vergleichsstudie   
 
Das durchschnittliche Alter der Probanden (Mittelwert ± Standardabweichung) betrug 24 ± 3 
Jahre, die durchschnittliche Größe 179 ± 11 cm, das durchschnittliche Gewicht betrug 73,0 ± 
18,3 kg, der durchschnittliche BMI 22,5 ± 3,7 kg/m2. 
 
3.1.1.1 Vergleich zwischen T1w- und mDixon-Sequenz 
 
Tabelle 1 zeigt die Mittelwerte, Standardabweichungen, Differenzen der Mittelwerte und die 







Gesamtvolumen (in Litern) 
     mDixon 69,58 12,73 -0,52 0,0004* 
     T1w 70,09 13,27 
Gesamtfett (in Litern) 
     mDixon 21,59 5,25 -0,11 0,001* 
     T1w 21,70 5,45 
Gesamtfett (in Volumenprozent) 
     mDixon 31,27 6,07 0,09 0,0001* 
     T1w 31,19 6,04 
Subkutanes Fett (in Litern) 
     mDixon 20,21 4,99 -0,13 0,0006* 
     T1w 20,33 5,12 
Intraabdominelles Fett (in Litern) 
     mDixon 1,38 0,63 0,01 0,0416** 
     T1w 1,37 0,70 
* bei 5% Äquivalenzintervall, ** bei 7,5% Äquivalenzintervall 




Die Äquivalenztests zeigen keine signifikanten Unterschiede zwischen den beiden Methoden. 
Darüber hinaus zeigen alle ausgewerteten anatomischen Regionen eine exzellente Korrelation 
(Pearsons Korrelationskoeffizient für Gesamtfett R = 0,99, für subkutanes Fett R = 0,99, für 
viszerales Fett R = 0,94, p-Wert für alle Messungen < 0,001). 
 







K o r re la t io n  z w is c h e n  T 1 w - u n d  m D ix o n -S e q u e n z












Diagramm 1: Korrelation zwischen den gemessenen Volumina aller Kompartimente mit 







Tabelle 2 zeigt die Mittelwerte, Differenzen der Mittelwerte, Standardabweichungen der 
Differenzen der Mittelwerte, sowie p-Werte eines Äquivalenztests mittels TOST, der die 
Intrascanner-Reproduzierbarkeit der T1w- und mDixon-Sequenz testet. Der Äquivalenztest 
zeigt keine signifikanten Unterschiede zwischen den beiden Durchgängen. 
 









     Durchgang 1 4,36 0,001 0,414 0,0001* 
     Durchgang 2 4,36 
T1w 
     Durchgang 1 4,39 0,018 0,324 0,0001* 
     Durchgang 2 4,37 
* bei 5% Äquivalenzintervall  





3.1.1.3 Vergleich der Bildqualität  
	
Die Bildqualität gemittelt über alle gemessenen Regionen betrug 3,5 ± 0,5 für die T1w-
Sequenzen und für die mDixon-Sequenzen 4,4 ± 0,7. Die mDixon-Sequenzen zeigten eine 
signifikant höhere Bildqualität für das Abdomen (subkutanes und intraabdominelles Fett), die 
Kopf/Hals-Region, sowie für die Arme und Beine (p < 0,05). 
 
 25% Perzentile Median 75% Perzentile p-Wert 
Arme 
     mDixon 4 4 4 0,0018 
     T1w 3 3 4 
Kopf/Hals 
     mDixon 3,75 4 4 0,0391 
     T1w 3 3 3 
Thorax 
     mDixon 4 4 4 0,0625 
     T1w 3 3,5 4 
Abdomen_SF 
     mDixon 5 5 5 0,0039 
     T1w 4 4 4 
Abdomen_IF 
     mDixon 4 5 5 0,0020 
     T1w 3 3 3 
Beine 
     mDixon 5 5 5 <0,0001 
     T1w 4 4 4 
 
Tabelle 3: 25% Perzentile, Median, 75% Perzentile und p-Werte eines Wilcoxon-Tests für 
signifikante Unterschiede zwischen den Bildqualitäten der T1w- und mDixon-





3.1.1.4 Vergleich der Akquisitionszeiten  
 
Die Akquisitionszeiten von 36 Datensätzen wurden aufgezeichnet. Die durchschnittliche reine 
Messzeit (ohne Zeit für das Umlagern der Probanden) für T1w-Sequenzen betrug 22,4 ± 8,1 
Minuten, für mDixon-Sequenzen 25,9 ± 5,5 Minuten. 
 
Es zeigte sich kein signifikanter Unterschied zwischen den Akquisitionszeiten eines 












3.2.1.1 Vergleich 1H-MRS und mDixon-Sequenz 
 
Die mDixon-Sequenzen zeigen signifikante Korrelationen sowohl mit den bekannten 
Fettanteilen der Phantome (Pearsons Korrelationskoeffizient R = 0,999), als auch mit der 1H-
MRS (R = 0,999). (Tabellen 4 und 5) 
 
 
Korrelationen zwischen mDixon und Phantom 
 mDixon_D1 mDixon_D2 
Phantom   
Pearsons Korrelationskoeffizient 0,999 0,999 
p-Wert <0,001 <0,001 
 
Tabelle 4: Korrelationen zwischen bekannten Fettwerten („Phantom“) und mDixon-
Sequenzen. D1 = Durchgang 1, D2 = Durchgang 2 
 
Korrelationen zwischen mDixon und 1H-MRS 
 1H-MRS_D1 1H-MRS_D2 
mDixon_D1    
Pearsons Korrelationskoeffizient 0,999 0,999 
p-Wert <0,001 <0,001 
mDixon _D2   
Pearsons Korrelationskoeffizient 0,999 0,999 
p-Wert <0,001 <0,001 
 
Tabelle 5: Korrelationen zwischen mDixon-Sequenzen und 1H-MRS. D1 = Durchgang 1, 
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Abbildung 3: Fat Fraction Map der Phantome (oben links 0%, oben rechts 30%, unten links 





Tabelle 6 zeigt die Mittelwerte, Differenzen der Mittelwerte, Standardabweichungen der 
Differenzen der Mittelwerte, sowie p-Werte der Äquivalenztests mittels TOST zwischen den 
Durchgängen der mDixon-Sequenzen und 1H-MRS. Für die mDixon-Sequenzen zeigt der 
Äquivalenztest keinen signifikanten Unterschied zwischen den einzelnen Messungen. Für die 
1H-MRS konnte der gleiche Test die Äquivalenz nicht bestätigen. Beide Messverfahren zeigen 
jedoch starke Korrelationen zwischen den einzelnen Durchgängen mit p-Werten < 0,001. 
(Tabellen 7 und 8) 








     Durchgang 1 7,51% 0,03% 0,03% 0,0001* 
     Durchgang 2 7,48% 
1H-MRS 
     Durchgang 1 7,75% -0,45% 0,25% 0,3616* 
     Durchgang 2 8,20% 
* bei 5% Äquivalenzintervall  
Tabelle 6: Ergebnisse der Untersuchung der Intrascanner-Reproduzierbarkeit der mDixon 
und 1H-MRS Sequenzen 
 
Korrelationen zwischen wiederholten Messungen - 1H-MRS 
 1H-MRS_D1 1H-MRS_D2 
1H-MRS_D1    
Pearsons Korrelationskoeffizient  1,000 
p-Wert  <0,001 
1H-MRS_D2   
Pearsons Korrelationskoeffizient 1,000  
p-Wert <0,001  
 
Tabelle 7:  Korrelation zwischen Durchgang 1 (D1) und Durchgang 2 (D2) der 1H-MRS  
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Korrelationen zwischen wiederholten Messungen - mDixon 
 mDixon_D1 mDixon_D2 
mDixon_D1    
Pearsons Korrelationskoeffizient  1,000 
p-Wert  <0,001 
mDixon_D2   
Pearsons Korrelationskoeffizient 1,000  
p-Wert <0,001  
 




3.2.2 PPS-Diab Studie 
	
Das durchschnittliche Alter der Probandinnen betrug 36 ± 4 Jahre, die durchschnittliche Größe 
167 ± 6 cm, das durchschnittliche Gewicht betrug 70,6 ± 15,6 kg, der durchschnittliche BMI 
25,3 ± 5,5 kg/m2. Bei 72 Probandinnen wurde während der letzten Schwangerschaft ein 
Gestationsdiabetes diagnostiziert, 35 gehörten zur Kontrollgruppe ohne Gestationsdiabetes. 
 
3.2.2.1 Vergleich der Leberfettbestimmung mittels mDixon und 1H-MRS 
                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                               
Es lagen 87 1H-MRS und 98 mDixon-Sequenzen der Leber vor, sieben 1H-MRS und eine 
mDixon-Sequenz mussten wegen mangelnder Auswertbarkeit aufgrund von Artefakten 
ausgeschlossen werden. Von 77 Probandinnen lagen sowohl eine 1H-MRS als auch eine 
mDixon-Sequenz vor. Der prozentuale Fettanteil dieser 77 Probandinnen betrug 
durchschnittlich 1,78 ± 4,85% in der 1H-MRS und 2,05 ± 4,80% in der mDixon-Sequenz.  
 
Die 1H-MRS und mDixon-Sequenzen zeigen eine exzellente Korrelation mit einem Pearsons 
Korrelationskoeffizienten von R = 0,99 (p < 0,001). Der Mittelwert der Differenzen zwischen 
beiden Messungen betrug -0,27 ± 0,77% (95% CI: -0,45%; -0,10%). Somit ergab die Messung 
mittels mDixon-Sequenz im Durchschnitt einen leicht höheren Fettanteil als die mittels 1H-
MRS. Ein Äquivalenztest für die 1H-MRS- und mDixon-Werte konnte die Äquivalenz der 
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Diagramm 3: Korrelation zwischen Leberfettanteilen gemessen mit 1H-MRS und mDixon-
Sequenzen 
 
Abbildungen 4 und 5 zeigen jeweils die Fat Fraction Map und die Auswertung der 
Leberspektroskopie derselben Probandin. Die Fat Fraction Map ist eine farbkodierte 
Darstellung des aus der mDixon-Sequenz ermittelten Fettgehalts. Der vertikale Balken am 





Abbildung 4: Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS der Leber mittels jMRUI 





Abbildung 5: Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS der Leber mittels jMRUI mit 




3.2.2.2 Vergleich der Pankreasfettbestimmung mittels mDixon und 1H-MRS 
 
Es lagen 25 1H-MRS und 94 mDixon-Sequenzen des Pankreas vor. Die geringe Anzahl an 1H-
MRS hat zwei Gründe. Zum einen war die Platzierung des Voxels aufgrund der Form und Lage 
des Pankreas bei vielen Probandinnen nicht möglich, zudem wurde die Pankreasspektroskopie 
aufgrund der schlechten Auswertbarkeit im Laufe der Studie aus dem Protokoll entfernt. Eine 
1H-MRS musste wegen mangelnder Auswertbarkeit aufgrund von Artefakten ausgeschlossen 
werden. Von 24 Probandinnen lagen sowohl eine 1H-MRS als auch eine mDixon-Sequenz vor. 
Der prozentuale Fettanteil des Pankreas dieser 24 Probandinnen betrug durchschnittlich 6,76 ± 
9,94% in der 1H-MRS und 3,14 ± 3,92% in der mDixon-Sequenz. Somit ergaben sie hier 
signifikante Unterschiede bezüglich der zwei verwendeten Messmethoden. 
 
Die 1H-MRS und mDixon-Sequenzen zeigen eine nicht signifikante Korrelation mit einem 
Pearsons Korrelationskoeffizienten von R = -0,12 (p = 0,591). Ein Äquivalenztest für die 1H-
MRS- und mDixon-Werte konnte die Äquivalenz der beiden Methoden bei 5% 
Abweichungstoleranz nicht bestätigen (p = 0,953).   
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Abbildung 6 zeigt die Fat Fraction Map und die Auswertung einer Pankreasspektroskopie 




Abbildung 6: Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS des Pankreas mittels jMRUI 




3.2.2.3 Vergleich der Muskelfettbestimmung mittels mDixon und 1H-MRS 
 
M. soleus 
Es lagen 99 1H-MRS und 93 mDixon-Sequenzen des M. soleus vor, vier 1H-MRS mussten 
wegen mangelnder Auswertbarkeit aufgrund von Artefakten ausgeschlossen werden. Von 88 
Probandinnen waren sowohl eine 1H-MRS als auch eine mDixon-Sequenz vorhanden. Der 
durchschnittliche Fettanteil der 1H-MRS betrug 6,06 ± 3,08%, der mittels mDixon-Sequenz 
bestimmte Fettanteil betrug 6,07 ± 2,21%.  
 
Die Korrelation der 1H-MRS und mDixon-Sequenzen zeigt eine geringe, aber signifikante 
Korrelation mit einem Pearsons Korrelationskoeffizienten von R = 0,21 (p < 0,05). Ein 
Äquivalenztest für die 1H-MRS- und mDixon-Werte konnte die Äquivalenz der beiden 
Methoden bei 5% Abweichungstoleranz nicht bestätigen (p = 0,345). 
 
Die folgenden Abbildungen zeigen jeweils die Fat Fraction Map und die Auswertung einer 
Spektroskopie des M. soleus mit wenig (Abbildung 7) und viel (Abbildung 8) Muskelfettgehalt, 
sowie das Spektrum einer typischen wasserunterdrückten PRESS CHESS des M. soleus mit der 





Abbildung 7: Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS des M. soleus mittels jMRUI 





Abbildung 8: Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS des M. soleus mittels jMRUI 







Abbildung 9: Spektrum einer typischen wasserunterdrückten PRESS CHESS des M. soleus 
mit der Aufspaltung des Fettpeaks in EMCL und IMCL   
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M. tibialis anterior  
Es lagen 97 1H-MRS und 93 mDixon-Sequenzen des M. tibialis anterior vor, sechs 1H-MRS 
mussten wegen mangelnder Auswertbarkeit aufgrund von Artefakten ausgeschlossen werden. 
Von 85 Probandinnen waren sowohl eine 1H-MRS als auch eine mDixon-Sequenz vorhanden. 
Der durchschnittliche Fettanteil der 1H-MRS betrug 4,35 ± 3,16%, der mittels mDixon-Sequenz 
ermittelte Fettanteil betrug durchschnittlich 3,83 ± 2,39%.  
 
Die Korrelation der 1H-MRS und mDixon-Sequenzen zeigt eine geringe, gerade nicht 
signifikante Korrelation mit einem Pearsons Korrelationskoeffizienten von R = 0,21 (p = 
0,056). Ein Äquivalenztest für die 1H-MRS- und mDixon-Werte konnte die Äquivalenz der 
beiden Methoden bei 5% Abweichungstoleranz nicht bestätigen (p = 0,789). 
  
Die folgenden Abbildungen zeigen jeweils die Fat Fraction Map und die Auswertung einer 
Spektroskopie des M. tibialis anterior mit wenig (Abbildung 10) und viel (Abbildung 11) 
Muskelfettgehalt, sowie das Spektrum einer typischen wasserunterdrückten PRESS CHESS des 





Abbildung 10:  Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS des M. tibialis 





Abbildung 11:  Fat Fraction Map und Auswertung einer 1H-MRS des M. tibialis 





Abbildung 12:  Spektrum einer typischen wasserunterdrückten PRESS CHESS des M. 









Zusammenfassung der Ergebnisse 
Die vorliegende Vergleichsstudie über die Ganzkörperfettquantifizierung mittels T1w- und 
mDixon-Sequenz verglich die gemessenen Werte, die Bildqualität, die Akquisitionszeit und die 
Intrascanner-Reproduzierbarkeit. Die Fettvolumenbestimmung mittels T1w und mDixon zeigte 
sehr gute Korrelationen zwischen den mit den unterschiedlichen Sequenzen gemessenen 
Fettkompartimenten (Gesamtfett: R = 0,99, subkutanes Fett: R = 0,99, viszerales Fett: R = 
0,94). Ein Äquivalenztest zeigte bei 7,5% Abweichungstoleranz die Äquivalenz der beiden 
Methoden für alle untersuchten Kompartimente (Gesamtvolumen, Gesamtfettgehalt, 
prozentualer Fettgehalt, subkutanes Fettgewebe, viszerales Fettgewebe). Beide Methoden 
zeigten eine gute Intrascanner-Reproduzierbarkeit. Die Bildqualität der mittels mDixon 
generierten Bilder, besonders die Differenzierbarkeit von Fettgewebe, war in allen 
Kompartimenten außer dem Thorax signifikant besser als die der T1w Bilder (p < 0,05). Der 
Vergleich der Akquisitionszeiten ergab keine signifikanten Unterschiede zwischen den beiden 
Sequenzen.  
 
Diskussion der Methode  
Die beiden verglichenen Sequenzen wurden bereits im Vorfeld gegen CT [41, 42], Dualenergie-
Röntgen-Absorptiometrie (Dual-energy X-ray Absorptiometry, DXA) [118] oder 
Fettquantifizierung mittels Autopsie [40, 43] validiert und von zahlreichen Arbeitsgruppen zur 
Fettquantifizierung verwandt. TE, TR und Flipwinkel wurden nach Abwägung der 
Akquisitionszeit und der SNR mit Unterstützung von Philips (Philips Healthcare, Best, 
Niederlande) gewählt und unterscheiden sich nicht maßgeblich von denen anderer 
Arbeitsgruppen, die T1w- [45, 46, 119, 120] oder Dixon-Sequenzen [61, 62, 121] genutzt 
haben. Im Unterschied zu vielen anderen Studien wurde nicht nur eine abdominelle Schicht 
oder das komplette Abdomen untersucht, sondern das gesamte Körperfett, von den Hand- bis 
zu den Sprunggelenken quantifiziert. Der Vorteil dieses Ansatzes ist, dass die ungleichmäßige 
Verteilung von Fett im Abdomen [122] nicht zur deutlichen Unter- oder Überschätzung des 
Fetts führen kann. Darüber hinaus erlaubt die Ganzkörperfettquantifizierung Aussagen über 
den Anteil des viszeralen Fetts am Gesamtkörperfett. Einige Studien argumentierten, dass die 
Fettverteilung auf Höhe des Umbilicus [123] oder des 4. Lendenwirbelkörpers [47, 124] eine 
gute Schätzung für das gesamte Abdomen liefert. Andere Studien konnten allerdings zeigen, 
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dass die Lokalisation des Umbilicus sehr unterschiedlich sein kann, je nach dem wie ein 
Proband auf dem Tisch liegt [28]. Thomas et al. untersuchten, wie sich die Anzahl der Schichten 
auf die Genauigkeit der Ergebnisse auswirkt und schlussfolgerten, dass nur eine 
Quantifizierung über mehrere Schichten genaue Ergebnisse liefert [125]. Ein Nachteil der 
Ganzkörperfettquantifizierung ist die resultierende lange Akquisitionszeit. Dies ist nicht nur 
zeit- und kostenintensiv in Bezug auf die Akquisition, sondern auch in Bezug auf die 
Auswertungszeit. Darüber hinaus führte die lange Akquisitionszeit bei zwei Probandinnen der 
PPS-Diab Studie zum Abbruch der Messung. Eine weitere Konsequenz des großen 
Scanbereichs war, dass die Probanden nach der Hälfte der Untersuchung umgelagert werden 
mussten. Dies führte zu einer Verlängerung der Akquisitionszeit um 4-5 Minuten. Um weder 
Lücken noch Überschneidungen zu generieren, wurde der Umbilicus als Orientierungspunkt 
gewählt. Neben der Akquisition war auch die Auswertung der Daten sehr zeitintensiv. Für die 
vorliegende Studie wurden trotz des hohen Zeitaufwands (75-105 Minuten pro Proband und 
Ganzkörper-Datensatz) alle Schichten manuell segmentiert. In den letzten Jahren wurde eine 
Reihe automatisierter Ansätze entwickelt, um die Auswertungszeit zu reduzieren. Ein Problem 
dieser automatisierten Ansätze ist, dass Darminhalt mit hyperintensem Signal, Fett in 
Knochenmark und Nierenbecken sowie Bewegungsartefakte das gemessene Fettvolumen 
verfälschen. Dies kann besonders bei schlanken Probanden zu großen prozentualen 
Unterschieden führen [28]. Trotz dieser Probleme zeigte sich in mehreren Studien eine gute 
Korrelation zwischen der manuellen und automatisierten Fettquantifizierung [63, 126, 127]. 
Demerath et al. hingegen fanden deutliche Unterschiede zwischen den Ergebnissen der 
manuellen und automatisierten Quantifizierung [128]. 
 
Diskussion der Ergebnisse 
Da immer mehr Studien die mDixon-Sequenz anstelle der T1w-Sequenz zur 
Ganzkörperfettquantifizierung nutzen [48, 61, 63], ergibt sich die Frage, ob die beiden 
Methoden gleichwertig sind und ob, z.B. bei longitudinalen Studien, die generierten Daten mit 
älteren, mittels T1w-Sequenz generierten, verglichen werden können. Der Vergleich der mittels 
T1w- und mDixon-Sequenz gemessenen Fettwerte für die unterschiedlichen Kompartimente 
zeigte keine signifikanten Unterschiede. Damit zeigt diese Studie, dass die Methoden 
gleichwertig und die Daten somit vergleichbar sind. Aktuell ist mir keine weitere Studie 
bekannt, die mDixon- mit T1w-Sequenzen in dieser Form vergleicht. Eine Studie von Silver et 
al. zeigte eine sehr gute Korrelation der mDixon-Sequenz mit DXA-basierter 
Fettquantifizierung, jedoch wurde das Gesamtfett von Thorax und Abdomen im Vergleich zur 
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DXA unterschätzt [118]. In einer Studie von Ludwig et al. zeigte sich ebenfalls eine gute 
Korrelation zwischen mDixon und Luftverdrängungspletysmographie [129].  Die signifikant 
bessere Bildqualität der mDixon-Bilder wurde von einigen weiteren Studien bestätigt. Kullberg 
et al. beschrieben einen besseren Kontrast zwischen Fett und Wasser, was die manuelle sowie 
die automatische Segmentierung sowohl einfacher als auch genauer macht [130]. Dies deckt 
sich mit den Ergebnissen der vorliegenden Vergleichsstudie. Le-Petross et al. verglichen die 
Bildqualität einer mDixon-Sequenz mit der einer gradient-echo-spectrally-selective-fat-
suppression Technik und betonten ebenfalls die ausgezeichnete Bildqualität der mDixon-
Sequenz [131]. Während in der Literatur teilweise längere Akquisitionszeiten für die mDixon-
Sequenz beschrieben werden [90, 132], zeigt die vorliegende Studie keinen signifikanten 
Unterschied zwischen den Akquisitionszeiten der beiden Sequenzen. Darüber hinaus wurde in 
der Vergleichsstudie die mDixon-Sequenz, im Gegensatz zur T1w-Sequenz, ohne Gap 
akquiriert (bei gleicher Schichtdicke), d.h. es wurden doppelt so viele Schichten akquiriert und 
somit die räumliche Auflösung in z-Richtung verbessert ohne die Akquisitionszeit zu erhöhen. 
Aktuelle Studien optimieren die Akquisitionszeit noch weiter, indem die mDixon-Sequenz in 
koronarer Schichtung akquiriert und axial rekonstruiert wird. Die T1w- und mDixon-
Sequenzen zeigten eine exzellente Reproduzierbarkeit, welche in der Literatur sowohl für T1w- 
[46, 133] als auch mDixon-Sequenzen [118, 129, 130] bestätigt wird. 
 
Limitierungen 
Die vorliegende Studie hat einige Limitierungen. Aufgrund der Schichtdicke von 1cm werden 
die Ergebnisse durch Partialvolumeneffekte beeinträchtigt [37, 134]. Auch die 
Repositionierung nach der Hälfte der Untersuchung kann die Ergebnisse beeinflussen, da die 
genaue Position des Umbilicus, wie bereits erwähnt, davon abhängt wie der Proband auf dem 
Tisch liegt. Dies könnte sowohl zur Unter- als auch Überschätzung des Fettvolumens führen. 
Aufgrund der langen Akquisitionszeit fiel es manchen Probanden schwer ausreichend still zu 
liegen, was zu einigen Bewegungsartefakten führte. Diese können zur Fehlinterpretation der 
Fett/kein Fett-Grenze führen. Außerdem kann die Ganzkörperfettquantifizierung zu vielen 
Zufallsbefunden mit teilweise unnötiger weiterer Diagnostik führen [28].  
 
Ausblick 
Aufgrund der ausgezeichneten Differenzierung von Fettgewebe in Kombination mit der 
höheren räumlichen Auflösung und der Gleichwertigkeit mit der etablierten T1w-Sequenz ist 
die mDixon-Sequenz bestens geeignet für die Ganzkörperfettquantifizierung im Rahmen der 
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PPS-Diab Studie und anderen longitudinalen Studien sowie Querschnittstudien. Der nächste 
Schritt wäre die Validierung in größeren und diversifizierteren Probandenkollektiven. Darüber 
hinaus dürfte der hohe Kontrast, mit dem sich Fettgewebe darstellt, die Automatisierbarkeit der 
Auswertung weiter unterstützen und die Methode dabei besonders auch für große Kohorten 
attraktiv machen. 
 
4.2 Fettquantifizierung in Leber, Pankreas und Muskeln 
 
Zusammenfassung der Ergebnisse 
Das Ziel der Phantomstudie war der Vergleich der Fettquantifizierung gleicher Volumina 
unterschiedlichen Fettgehalts mittels 1H-MRS und mDixon sowie die Untersuchung der 
Intrascanner-Reproduzierbarkeit. Der Vergleich der gemessenen Werte (mDixon vs. Phantom 
und mDixon vs. 1H-MRS) zeigte exzellente Korrelationen (p < 0,001). Die Intrascanner-
Reproduzierbarkeit der mDixon-Sequenz konnte mittels eines Äquivalenztests demonstriert 
werden.  
 
Im Rahmen der PPS-Diab Studie wurde die Fettquantifizierung in Leber, Pankreas, M. soleus 
und M. tibialis anterior verglichen. Für die Leber zeigte sich, wie auch in Studien von Peng et 
al. [53], McPherson et al. [54], Hussain et al. [77] und Irwan et al. [94], eine exzellente 
Korrelation (R = 0,99, p < 0,001). Die Äquivalenz der Methoden konnte jedoch nicht gezeigt 
werden, die mDixon-basierte Messung ergab im Schnitt einen um 0,3 Prozentpunkte höheren 
Fettanteil. Für das Pankreas zeigte sich keine signifikante Korrelation der beiden Methoden. 
Die Gesamtfettwerte für den M. soleus zeigten eine geringe, aber signifikante Korrelation; die 
des M. tibialis anterior eine geringe, gerade nicht mehr signifikante Korrelation. Im Mittel war 
der Fettanteil des M. soleus etwa 2 Prozentpunkte höher als im M. tibialis anterior.  
 
Diskussion der Methode 
In der Literatur werden hauptsächlich zwei Spektroskopie-Sequenzen beschrieben, die STEAM 
und die PRESS CHESS. Für die Leber und das Pankreas wurde die STEAM verwendet, da 
mehrere Studien zeigten, dass die PRESS die wahren Fettanteile der Leber häufig überschätzt 
und eine schlechtere Reproduzierbarkeit zeigt [135]. Aufgrund der höheren SNR [103] wurde 
bei der Muskelfettquantifizierung, ähnlich wie von vielen anderen Arbeitsgruppen [136-139], 
die PRESS gewählt und für die Differenzierung zwischen IMCL und EMCL die 
wasserunterdrückte PRESS CHESS Sequenz. Für die Festlegung der Voxelgröße mussten 
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einige Faktoren beachtet werden. Für die IMCL Bestimmung sollte das Voxel möglichst klein 
sein, um Kontaminierung durch Fettsepten zu minimieren, für die EMCL Quantifizierung sollte 
es möglichst groß sein, um die ungleichmäßige Verteilung von EMCL auszugleichen [137]. 
Andererseits steigt das EMCL disproportional zur Voxelgröße an [104]. Nach Abwägung dieser 
Faktoren wurde, ähnlich wie in anderen Studien [104, 139], eine Voxelgröße von 1,5 x 1,5 x 
1,5 cm3 gewählt.  Bei der Auswahl der mDixon-Sequenz wurde mit 5° ein niedriger Flipwinkel 
gewählt, um die Überschätzung des Fettanteils im Vergleich zur 1H-MRS zu minimieren [140]. 
Bei der Auswertung wurde darauf geachtet, die ROIs an in etwa die gleiche Position zu setzten 
wie die Voxel der Spektroskopien. Analog zu anderen Studien wurden drei ROIs gemessen und 
der Mittelwert gebildet [50]. 
 
Die Vor- und Nachteile der beiden Methoden kann man grob in drei Kategorien einteilen: 1. 
Datenakquisition, 2. Informationsgehalt der Daten und 3. Fehlerquellen der beiden Methoden.  
 
Datenakquisition: Bei der 1H-MRS muss das zu untersuchende Voxel schon zum Zeitpunkt der 
Akquisition festgelegt werden [90], was besonders bei kleinen, nicht immer gleich geformten 
Organen wie dem Pankreas zu Problemen führen kann. Trotz seiner retroperitonealen Lage ist 
das Pankreas atemverschieblich, was sowohl für die Planung der Spektroskopie als auch für die 
Sequenz selbst eine Atemanhaltephase notwendig macht. Da Probanden häufig unterschiedlich 
tief einatmen, kann es trotz richtiger Platzierung während der Planung zur Kontamination durch 
umliegendes Fettgewebe oder Blutgefäße kommen [28, 37, 97, 117]. Darüber hinaus ist die 
Auswertung der 1H-MRS deutlich aufwändiger als die der mDixon-Sequenz [34, 141]. Bei sehr 
übergewichtigen Probanden tritt bei beiden Methoden das Problem auf, dass die begrenzte 
Öffnungsfläche des MRTs dazu führt, dass sie samt Spule nicht mehr ausreichend Platz haben. 
 
Informationsgehalt der Daten: Ein Vorteil der mDixon-Sequenz liegt darin, dass sie im 
Gegensatz zur 1H-MRS (ca. 3-4cm3) ein ganzes Organ/einen ganzen Muskel (Leber etwa 800-
1000cm3) abdeckt und so neben anatomischen Informationen auch eine Aussage über die 
Fettverteilung in einem Organ erlaubt [58, 132]. Dies ist besonders interessant, wenn man eine 
inhomogene Fettverteilung erwartet. Hier ist die Datenlage nicht eindeutig, für das Pankreas 
zum Beispiel gibt es sowohl Studien, die eine inhomogene [21, 100] als auch solche, die eine 
homogene [97, 142] Fettverteilung fanden. Bei inhomogener Fettverteilung würde die 1H-MRS 
potentiell zu Stichprobenfehlern führen.  
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Fehlerquellen: Im Vergleich zur 1H-MRS, dem MRT-Referenzstandard, überschätzen mDixon-
Sequenzen den Fettgehalt der Leber um 3-5%, was laut Livingstone et al. aber auch am PRIDE 
Research Algorithmus liegen kann [93]. Peng et al. beschreiben das Gegenteil, in ihrer 
Untersuchung unterschätzte die mDixon-Sequenz den Fettanteil im Vergleich zur 1H-MRS 
[53]. Ein weiterer Nachteil der mDixon-Sequenzen ist deren höheres unteres Limit für die 
Fettdetektion. Sie sind somit für gesunde Vergleichskollektive mit niedrigen Fettanteilen sowie 
für die Detektion kleiner Veränderungen bei follow-up Studien weniger geeignet [93]. Auch ist 
bei der Muskelfettquantifizierung im Gegensatz zur 1H-MRS keine Differenzierung zwischen 
IMCL und EMCL möglich. 
Zwei weitere mögliche Fehlerquellen sind Magnetfeldinhomogenitäten und 
Bewegungsartefakte [87, 143]. mDixon-Sequenzen werden als weniger anfällig gegenüber 
Magnetfeldinhomogenitäten beschrieben [34], da diese Wasser und Fett gleichermaßen 
betreffen und sich somit beim Bilden des Quotienten ausgleichen würden [58]. Auch scheinen 
mDixon-Sequenzen weniger anfällig gegenüber Bewegungsartefakten zu sein, was besonders 
bei übergewichtigen Patienten und Kindern, die Schwierigkeiten mit längeren 
Atemkommandos haben, vorteilhaft ist [34]. 
Im Lichte der beschriebenen Vor- und Nachteile haben einige Autoren die 1H-MRS für die 
Untersuchung von Leber und Muskeln und die mDixon-Sequenz für das Pankreas empfohlen 
[19, 89].  
 
Diskussion der Ergebnisse 
Die Phantomstudie zeigte eine exzellente Korrelation zwischen der mDixon-Sequenz und 1H-
MRS (R = 0,999) sowie mit den bekannten Fettanteilen (R = 0,999). Dieses Ergebnis wurde 
von vielen anderen Studien bestätigt [76, 90, 93]. Weiterhin zeigte sich eine exzellente 
Intrascanner-Reproduzierbarkeit der mDixon-Sequenz. Eine Reihe weiterer Arbeiten konnte 
vergleichbare Ergebnisse zeigen [34, 50, 76].  
 
Der Vergleich der 1H-MRS und mDixon zur Bestimmung des Leberfettgehalts zeigte eine 
exzellente Korrelation (R = 0,99, p < 0,001), die Methoden waren jedoch nicht äquivalent. Eine 
ähnliche systematische Überschätzung des Leberfettanteils wurde auch in vielen anderen 
Studien beschrieben. Ishizaka et al. beschrieben ein Überschätzen des Fettanteils bei 
Leberfettanteilen unter 6,25% und erklärten dies durch „Grundrauschen“, welches den mittels 
mDixon bestimmten Fettanteil erhöht [76]. Kim et al. zeigten ebenfalls eine exzellente 
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Korrelation der beiden Methoden, aber Unterschiede in den absoluten Werten und empfohlen 
daher die Einführung Protokoll-spezifischer Grenzwerte für „normales“ Leberfett [65]. 
 
Für das Pankreas zeigte sich keine gute Korrelation der beiden Methoden, mögliche Gründe 
wurden bereits diskutiert. Begovatz et al. berichten ebenfalls von einer Diskrepanz zwischen 
1H-MRS-Messungen und anderen MRT-basierten Methoden [21].   
 
Der im Schnitt um etwa zwei Prozentpunkte höhere Fettanteil des M. soleus gegenüber dem M. 
tibialis anterior wird von anderen Studien bestätigt und kann dadurch erklärt werden, dass der 
M. tibialis anterior ein Muskel mit niedriger glykolytischer Aktivität ist [1]. Da mittels mDixon-
Sequenz nicht zwischen IMCL und EMCL unterschieden werden kann, können nur die 
Gesamtfettanteile verglichen werden. Hier sind die Korrelationen für beide Methoden schlecht. 
Noble et al. beschrieben ähnliche Ergebnisse. Sie verglichen unterschiedliche Dixon-
Sequenzen mit der 1H-MRS. Während die Korrelation bei in vitro Studien sehr gut ist, zeigen 
in vivo Studien signifikante Unterschiede für alle untersuchten Dixon-Sequenzen [140]. Es gibt 
mehrere mögliche Gründe für diese Ergebnisse. Zum einen ist es schwierig und manchmal 
unmöglich, das Voxel so zu platzieren, dass keine Fettsepten zwischen einzelnen 
Muskelfaserbündeln miteingeschlossen sind. Dies ist bei übergewichtigen Probanden, deren 
Muskeln mit mehr Fettsepten durchzogen sind, besonders schwierig [144]. Auch haben 
übergewichtige Probanden mehr EMCL, was dazu führt, dass die beiden Peaks in der 1H-MRS 
zwar noch gut sichtbar sind, sich aber so überlappen, dass die akkurate Quantifizierung nur 
noch schwer möglich ist [1]. In manchen Fällen überlappt das große EMCL-Signal das IMCL-
Signal komplett. Szczepaniak et al. beschrieben ferner eine schlechtere Reproduzierbarkeit der 
EMCL Messung bei übergewichtigen Probanden, was ebenfalls zu verfälschten 
Gesamtfettwerten führen kann [80]. Ein weiteres Problem ist die Form des EMCL peaks. 
Während das IMCL Signal mittels Gauß- oder Lorentz-Verteilung angenähert werden kann, ist 
dies für das EMCL Signal deutlich schwieriger [137], was wiederum die Quantifizierung 
ungenauer macht. Des Weiteren ist EMCL im Gegensatz zu IMCL im Muskel unregelmäßig 
verteilt, was schon bei minimalen Abweichungen der ROI-Position oder –Größe die 
Korrelation mit 1H-MRS Werten verschlechtert [7]. Aufgrund der Schwierigkeiten, die die 
Anwesenheit von EMCL für die Gesamtfett- und IMCL-Quantifizierung mit sich bringt, 
beschrieben Machann et al. EMCL als „Störsignal“ [7] und Boesch et al. argumentierten, dass 





Die vorliegende Studie unterliegt einigen Limitierungen. Erstens, um den Fettanteil als 
Fett/Wasser-Quotient angeben zu können, wird angenommen, dass das Verhältnis zwischen 
nicht-fetthaltiger Trockenmasse und Wasser konstant ist [73]. Zweitens kann eine dual-echo 
Dixon nicht unterscheiden, ob der prozentual größte Anteil Wasser oder Fett ist. Um die 
Sequenz wie in der vorliegenden Studie zu nutzen, wurde angenommen, dass Wasser immer 
den größten Anteil an einem untersuchten Gewebe hat. Diese Annahme wird von vielen Studien 
unterstützt [72, 145-147]. Drittens wurde keine T2-Relaxations-Korrektur durchgeführt. 
Ishizaka et al. argumentieren, dass diese zumindest ab einem Fettgehalt von 6,25% nur einen 
kleinen Einfluss hat [76]. Darüber hinaus korrigiert die für diese Studie verwendete mDixon-
Sequenz nicht für T2*-Effekte (siehe 1.2.4) [75]. Diese scheinen aber nur bei erhöhten Ferritin-
Werten in der Leber ein Rolle zu spielen [148]. Viertens, in der Leber wurde die 
Vergleichbarkeit der 1H-MRS und mDixon sowie die Reproduzierbarkeit nur in Segment VII 
gemessen, theoretisch wären schlechtere Ergebnisse in anderen Segmenten möglich [72]. 
Fünftens, ein Teil der sehr übergewichtigen Probandinnen, bei denen entsprechend höhere 
Fettanteile erwartet werden könnten, passten mit der Abdomen-Spule nicht in das MRT. Daher 
kann nicht beurteilt werden, ob die ausgezeichnete Korrelation auch bei hohen Fettanteilen 
besteht. Letztens, IMCL-Anteile und somit auch der Gesamtfettanteil in Muskeln hängt sowohl 
von der körperlichen Belastung der vorangegangenen Tage als auch von der Ernährung ab 
[117]. Auch wenn die Probandinnen gebeten wurden, in den 3 Tagen vor der Untersuchung 




Die mDixon-Sequenz ist eine hervorragende Methode zur Fettquantifizierung in der Leber und 
dem Pankreas, insbesondere, da sie auch Rückschlüsse auf die Fettverteilung zulässt und eine 
kleine Organgröße kein Hindernis darstellt. Das macht sie zur idealen Methode der 
Fettquantifizierung in der PPS-Diab Studie und weiteren Studien, die den prozentualen 
Fettgehalt von Organen oder anderen Geweben untersuchen wollen. Aufgrund des steigenden 
Interesses an nicht-invasiver Fettquantifizierung ist ein weiterer Zuwachs an Studien zu 
erwarten, die mDixon-Sequenzen nutzen.  
Um den Stellenwert der mDixon-Sequenz in der Muskelfettquantifizierung zu bestimmen, sind 
weitere Studien unter kontrollierteren Bedingungen bezüglich der Bewegung und Ernährung 
vor der Untersuchung notwendig. Es kann aber angenommen werden, dass, besonders bei stark 
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übergewichtigen Patienten die mDixon-Sequenz den Vorteil hat, dass die Platzierung mehrerer 
ROIs und die Mittelwertbildung Kontaminationseffekte durch Fettsepten reduzieren kann, die 






Die Magnetresonanztomographie ist heute die Standardmethode für die nichtinvasive 
Fettquantifizierung in Organen und Muskeln und bietet den genauesten Einblick in die 
Fettverteilung im Körper. Vor dem Hintergrund der steigenden Adipositas-Prävalenz und der 
Vielzahl damit verbundener Erkrankungen steigt die Notwendigkeit einer nicht-invasiven und 
verlässlichen Methode der Fettquantifizierung. Da sowohl Übergewicht als auch 
Folgeerkrankungen wie Diabetes mellitus Typ 2 nun auch schon im Kindesalter auftreten ist 
eine Methode, die frei von ionisierender Strahlung ist, besonders wichtig. Technische 
Fortschritte in der MRT-Technik erlaubten die Weiterentwicklung der Dixon-Methode, so dass 
sie nun eine schnelle und qualitativ hochwertige Bildakquisition erlaubt und auf vielen 
Scannern verfügbar ist. 
Ziel dieser Arbeit war es zu zeigen, dass die Dixon-basierte Fettquantifizierung mit den 
bisherigen MRT-Referenzstandards vergleichbare Ergebnisse liefert und weitere Vorteile hat. 
Um dies zu zeigen, wurden zwei unterschiedliche Studien entworfen. Zum einen wurde die 
mDixon Ganzkörperfettquantifizierung, also die Untersuchung der Fettverteilung im Körper, 
bei zehn gesunden Probanden mit der T1w-Sequenz verglichen („Vergleichsstudie“). Hierbei 
wurden auch die Bildqualität auf einer visuellen Analogskala untersucht und die 
Akquisitionszeiten verglichen. Im Anschluss wurde mittels mDixon die 
Ganzkörperfettquantifizierung bei den Probandinnen der PPS-Diab Studie durchgeführt. Zum 
anderen wurde die Dixon-basierte Organfettquantifizierung, also die Bestimmung des 
prozentualen Fettanteils eines Volumens, mit der 1H-MRS verglichen. Dies wurde sowohl bei 
Phantomen mit bekanntem Fettanteil („Phantomstudie“) als auch in der Leber, dem Pankreas, 
dem M. soleus und dem M. tibialis anterior bei den Probandinnen der PPS-Diab Studie 
durchgeführt. Im Rahmen der Vergleichs- und Phantomstudie wurde auch die Intrascanner-
Reproduzierbarkeit untersucht. 
Die Fettvolumenbestimmung mittels T1w und mDixon zeigte sehr gute Korrelationen zwischen 
den mit den unterschiedlichen Sequenzen gemessenen Fettkompartimenten (Gesamtfett: R = 
0,99, subkutanes Fett: R = 0,99, viszerales Fett: R = 0,94). Ein Äquivalenztest zeigte bei 7,5% 
Abweichungstoleranz die Äquivalenz der beiden Methoden für alle untersuchten 
Kompartimente. Die Bildqualität, besonders die Differenzierbarkeit von Fettgewebe, der 
mittels mDixon generierten Bilder war signifikant besser als die der T1w Bilder (T1w: 3,5 ± 
0,5; mDixon: 4,4 ± 0,7). Beide Methoden zeigten eine gute Intrascanner-Reproduzierbarkeit. 
Der Vergleich der Akquisitionszeiten ergab keinen signifikanten Unterschied. 
53 
	
Die Phantomstudie zeigte eine exzellente Korrelation zwischen den Werten der mDixon und 
1H-MRS (R = 0,999), ein Äquivalenztest demonstrierte die hohe Intrascanner-
Reproduzierbarkeit der mDixon. Der Vergleich der Leberfettanteile der PPS-Diab 
Probandinnen zeigte ebenfalls eine exzellente Korrelation (R = 0,99), jedoch eine leichte 
Überschätzung des Fettanteils durch die mDixon im Vergleich zur 1H-MRS. Während die 
Platzierung des Voxels für die 1H-MRS im Pankreas aufgrund dessen Form und Größe 
problematisch war, stellte sich die mDixon als gute Alternative zur Fettquantifizierung dar. Die 
Korrelation der beiden Methoden bei der Muskelfettbestimmung war gering, dies lässt sich am 
wahrscheinlichsten durch Kontamination des 1H-MRS Voxels durch umliegende Fettsepten 
und hohe EMCL Anteile (der größtenteils übergewichtigen Probandinnen) erklären. Die 
Anwendbarkeit zur Fettquantifizierung in Muskeln muss daher in weiteren Studien, mit 
kontrollierteren Bedingungen, untersucht werden. 
 
Zusammenfassend lässt sich feststellen, dass die mDixon-Sequenz eine hervorragende Methode 
zur Fettquantifizierung in der Leber und dem Pankreas ist, insbesondere, da sie auch 
Rückschlüsse auf die Fettverteilung zulässt und eine kleine Organgröße kein Hindernis 
darstellt. Bei der Untersuchung der Fettverteilung im Körper profitiert man von der 
ausgezeichneten Differenzierbarkeit von Fett und der damit genaueren, zukünftig leichter 
automatisierbaren Quantifizierung verschiedener Kompartimente. Die mDixon-Sequenz stellt 
somit eine interessante Alternative für die Fettquantifizierung dar. Aufgrund des steigenden 
Interesses an nicht-invasiver Fettquantifizierung ist ein weiterer Zuwachs an Studien zu 
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AMARES     Advanced MAgnetic RESonance 
BMI     Body-Mass-Index 
BW     BandWidth 
CHESS    CHEmical Shift Selective 
CI     Konfidenzintervall (Confidence Intervall) 
cm     CentiMeter 
CT     ComputerTomographie/     
     ComputerTomograph 
d.h.     das heißt 
DXA     Dualenergie-Röntgen-Absorptiometrie  
(Dual-energy X-ray Absorptiometry) 
EMCL     Extramyozelluläres Fett (ExtraMyoCeLlular fat) 
F     Fett/-anteil/-signal 
HASTE    Half-Fourier Acquisition Single-Shot Turbo Spin-Echo 
1H-MRS    Protonen-MagnetResonanzSpektroskopie  
Hz     Hertz 
IMCL     Intramyozelluläres Fett (IntraMyoCeLlular fat) 
INP     IN-Phase 
kg     Kilogramm 
M     Muskel 
m     Meter 
mm     MilliMeter 
mDixon (auch: mD)   modifizierte Dixon 
MR     MagnetResonanz 
MRT     MagnetResonanzTomographie/ 
     MagnetResonanzTomograph 
ms     MilliSekunden 
NP     Number of readout Points 
NSA     Number of Signals Averaged 
OPP     OPposed-Phase 
p     p-Wert   
ppm     Points Per Million 
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PPS-Diab Prädiktion, Prävention und Subklassifikation von 
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Gradientenecho-Sequenzen 
TE     Echozeit (Echo Time) 
TOST     Two One-Sided Tests 
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W     Wasser/ -signal 
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